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镁毒害抑制茉莉酸信号通路增加拟南芥对

南方根结线虫敏感性的研究*

刘　沛，  王　丹，  胡先奇 **

(云南农业大学，云南生物资源保护与利用国家重点实验室，云南 昆明 605201)

摘要: 【目的】研究镁毒害胁迫下拟南芥生理过程及响应南方根结线虫侵染的变化及相关分子机理。【方法】以

贫营养的蛭石为培养基质，通过盆栽试验分析镁毒害胁迫 (15 mmol/L MgCl2)下拟南芥叶绿素合成变化及拟南

芥对南方根结线虫侵染抗/感性变化；通过转录组测序策略分析镁毒害胁迫下拟南芥基因上、下调变化关系；

对表达差异显著的基因进行实时荧光定量 PCR验证。【结果】镁毒害胁迫下，拟南芥叶绿素合成受到显著影

响，其叶片叶绿素含量均显著或极显著低于对照 (P<0.05或 P<0.01)。拟南芥线虫敏感性分析显示：镁毒害处

理组接种线虫 30 d后，根内发育形成的雌成虫数及根表形成的根结数均显著多于对照 (P<0.05)，表明镁毒害

胁迫增加了拟南芥对南方根结线虫侵染的敏感性。转录组测序结果显示：镁毒害胁迫下，拟南芥中 8个与氨

基酸、碳水化合物、脂类、维生素和次级代谢产物等代谢相关的基因显著上调；下调基因中，有 5个基因均

属于信号转导过程，分别涉及茉莉酸生物合成通路和茉莉酸介导的防卫反应通路。实时荧光定量 PCR验证表

明：分别用 2个内参基因校正后，各上、下调基因表达趋势一致，与转录组测序数据吻合。【结论】镁毒害

胁迫干扰了拟南芥植株以叶绿素合成为代表的正常生理过程，抑制了拟南芥细胞茉莉酸生物合成和信号传导

相关关键基因的表达，增加了拟南芥对南方根结线虫侵染的敏感性。镁可能是参与拟南芥中茉莉酸介导抗南

方根结线虫防卫反应的重要矿质元素。
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Study on the Magnesium Toxicity Inhibits Jasmonic Acid
Signaling Pathway and Increases Arabidopsis

Sensitivity to Meloidogyne incognita
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Abstract: ［Purpose］To  study  the  changes  of  physiological  processes  in  Arabidopsis  under  the
stress of magnesium toxicity and the change of sensitivity of Arabidopsis in response to Meloidogyne
incognita infection, and related molecular mechanisms. ［Methods］The poor nutrient culture medi-
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um vermiculite was used in pot experiments to conduct chlorophyll synthesis change analysis of Ara-
bidopsis under the stress of magnesium toxicity (15 mmol/L MgCl2), and to analyze the change in res-
istance or sensitivity of Arabidopsis to M. incognita infection. Through the transcriptome sequencing
strategy, the relationships between the up- and down-regulated genes of Arabidopsis under the stress
of magnesium  toxicity  was  analyzed.  Real-time  fluorescence  quantitative PCR  (qPCR)  were   per-
formed to verify the expressions of genes with significant differences. ［Results］Under the stress of
magnesium toxicity, the chlorophyll synthesis of Arabidopsis was significantly affected, the content of
chlorophyll in leaves with magnesium toxicity treatment was significantly or extremely significantly
lower  than  control  (P<0.05  or P<0.01).  Thirty  days  after  inoculations,  the  numbers  of  females  and
galls developed in roots of Arabidopsis under magnesium toxicity treatment were significantly higher
than control (P<0.05). It indicated that magnesium toxicity increased the sensitivity of Arabidopsis to
nematodes. Transcriptome sequencing data revealed eight up-regulated genes involving in amino acid,
carbohydrate, lipid, and vitamin metabolism, etc. And beyond down-regulated genes, there were five
genes simultaneously belonged to signal transduction pathway, and involving in the bio-synthesis of
jasmonic acid and the signal transduction of jasmonic acid mediate defense responses. Through qPCR
verifications using two independent internal control genes, the expression trend of genes with signific-
ant expression  changes  were  consistent  with  transcriptome  sequencing  data.  ［ Conclusion］ The
stress of magnesium toxicity interferes with the normal physiological processes of Arabidopsis indic-
ated through the chlorophyll synthesis, inhibits expressions of critical genes related to jasmonic acid
bio-synthesis and signal transduction, increases the sensitivity of Arabidopsis to M. incognita. Mag-
nesium may play an important role in the jasmonic acid mediated defense responses against M. incog-
nita.
Keywords: magnesium  toxicity; Arabidopsis  thaliana;  jasmonic  acid  signaling  pathway; Meloido-

gyne incognita
 
 

矿质元素是植物正常生长所必需的营养元

素，也对植物响应病害的发生和发展具有直接或

间接的影响[1]。按植物对矿质元素的需求量和植

物体内矿质元素的含量等标准划分，镁被认为是

重要的中量元素[2]；亦有学者将镁的重要性上升

至继氮、磷、钾之后的第四大必需元素[3]。镁参

与植物细胞内多种生长和发育过程，特别是在植

物叶绿素的生物合成过程中，镁的作用尤为凸

显。镁居于叶绿素分子核心结构卟啉环的中央位

置，对于卟啉环结构的稳定和功能的发挥意义重

大。植物细胞内镁的变化首先通过叶绿素的变化

体现出来。同时，镁还作为辅酶因子参与植物细

胞内碳元素的固定和碳代谢等过程[4]。植物对镁

的需求主要通过土壤吸收满足。一方面，随着农

田复种指数不断提高，土壤中的镁随农作物的吸

收被不断带出，形成了农作物长期镁缺乏并逐年

加重的趋势；另一方面，种植于蛇纹岩土等特定

生境中的农作物又面临镁过量进而形成镁胁迫的

情况[5]。研究显示：土壤中镁含量小于 125 μmol/L
会对植物形成镁缺乏胁迫；而当镁含量超过

8.5 mmol/L时，又会对植物造成镁毒害胁迫 [6]。

因此，深入分析镁对植物生理过程的影响具有重

要意义。

在植物响应病害发生发展过程中，镁的作

用呈摇摆性。有研究报道：由水稻 (Oryza sativa)
转运蛋白 CorA介导的镁吸收是稻瘟菌 (Magna-
porthe oryzae)在水稻上生长发育、侵染致病的基

础[7]；而另有研究却表明：镁元素可以抑制枯萎

病和软腐病病原菌的生长，进而增进植物对病害

的抗性[8]。造成镁对植物病害影响呈摇摆性的原

因可能是镁与钾、钙元素均会产生拮抗作用 [9]。

前人研究指出：钾、钙元素都具有促进植物抗病

的生理功能。镁对钾或钙的拮抗，影响了后者生

理功能的发挥或其介导的相关抗病通路信号的传
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导等过程，从而造成植物对病害的敏感性上升[10]。

但目前关于镁对植物病害发生发展影响的研究还

不够充分，尤其其中的分子机理有待揭示。

根结线虫是重要的土传性植物寄生线虫，其代

表种群是南方根结线虫 (Meloidogyne incognita)。
根结线虫寄主范围广泛，危害严重，对农业生产

的威胁巨大[11]。根结线虫通过头感器、食道腺和

尾感器等多个器官分泌结构多样、功能复杂的效

应因子，调控植物细胞的生长、发育和分化等过

程，从而促进根结线虫寄生致病[12-14]。效应因子

通常靶向于植物细胞内特定的互作靶标，通过复

杂的分子互作达到调控细胞各生理过程的目的。

已有研究多关注于根结线虫效应因子与植物细胞

靶标蛋白的互作关系[15]，对于矿质元素在这一互

作过程中的影响分析较少。对于这一科学问题，

有必要进行更深入的研究。 

1   材料与方法
 

1.1    拟南芥培养

将 Col-0生态型拟南芥种子经 2%次氯酸钠

水溶液表面消毒 10  min，之后以无菌水清洗

3次。将消毒后的拟南芥种子点播于含 3%蔗糖

和 0.4%  PhytagelTM 试 剂  (Sigma公 司 ) 的 灭 菌

MS培养基 (Sigma公司) 表面，竖直置于光照培

养箱 (22 ℃，16 h光照/8 h黑暗) 中生长约 2周。

将用于测定叶绿素含量的拟南芥幼苗移栽至

口径 10 cm×10 cm、高 8 cm、装有灭菌蛭石基质

的塑料花盆中，每盆移栽 1株幼苗。移栽后将幼

苗置于温室 (22 ℃，16 h光照/8 h黑暗) 中培养，按

每盆 50 mL用量立即浇灌营养液 (按MS培养基[16]

配方配制)。以分别添加终浓度为 1.5 mmol/L和

15 mmol/L MgCl2 的营养液作为试验处理，以不

添加 MgCl2 的营养液为对照处理 (CK)。移栽后

每 7 d浇灌 1次营养液，并分别取每株拟南芥的

3片莲座叶进行叶绿素含量测定，每个处理取 5株。

将用于线虫敏感性分析的拟南芥幼苗按上述

方法移栽，并置于温室 (22 ℃，16 h光照/8 h黑暗)
中培养。移栽后按每盆 50 mL用量立即浇灌营养

液 (配方与上述相同)。以添加终浓度为 15 mmol/L
MgCl2 的营养液作为试验处理，以不添加 MgCl2
的营养液为对照处理  (CK)。移栽后每 7 d浇灌

1次营养液。移栽 30 d后，对拟南芥幼苗接种南

方根结线虫进行敏感性分析。

向无菌的 12孔细胞培养板的每 1孔加入含 3%
蔗糖的灭菌 MS液体培养基 (Sigma公司) 2 mL，
以添加 15 mmol/L MgCl2 的 MS液体培养基为试

验处理，以不添加 MgCl2 的 MS液体培养基为对

照处理 (CK)。将用于转录组测序和实时荧光定

量 PCR (qPCR) 验证的拟南芥幼苗分别移入上述

培养基中，每孔 1株；将幼苗置于光照培养箱

(22 ℃，16 h光照/8 h黑暗) 中生长 7 d后收集材

料备用。转录组测序中，每个处理分别包含 3个

生物学重复，每个重复 15株幼苗；qPCR试验

中，每个处理收集 15株幼苗用于验证。 

1.2    叶绿素含量测定

于每株拟南芥上取 3片莲座叶记录质量；

之后将叶片置于 10  mL塑料离心管中，加入

95%乙醇 6 mL浸泡提取叶绿素，静置提取 2 d
后通过比色法测定叶绿素含量。以 95%乙醇为空

白对照，分别测定 649和 665 nm波长下各浸提

液的吸光值 (OD值)。每个处理分别测定 5株拟

南芥，共进行 3次生物学重复。按以下公式计算

叶绿素 a (ρa，mg/mL)、叶绿素 b (ρb，mg/mL)、
总叶绿素  (ρt，mg/mL)和鲜叶单位质量叶绿素

(ω，mg/g) 的含量[17]：

ρa = 13.95OD665−6.88OD649；

ρb = 24.96OD649−7.32OD665；

ρt = ρa+ρb；

ω = (ρt×V)/叶片鲜质量。

式中：V 为加入乙醇体积，6 mL。 

1.3    线虫培养及敏感性分析

南方根结线虫的培养和扩繁参照 NIU等[18]报

道的方法进行。收集新鲜孵化的南方根结线虫

2龄幼虫，按每株约 400头的数量接种于前述拟

南芥根部，进行线虫敏感性分析。接种 30 d后，

小心将拟南芥根系取出洗净，通过酸性品红染色

法[19]染色后分别统计根上的雌成虫数和根结数。

每个处理至少统计 15株拟南芥，共进行 3次生

物学重复。 

1.4    转录组测序

转录组测序由上海美吉生物医药科技有限公

司完成。以 log2FC>1且 P<0.05为选择标准 (FC
为 2组样本表达量比值)，筛选出与对照组相比

在 3个生物学重复中均显著上调或下调的基因进

行 KEGG注释并进一步分析其功能。转录组测序
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数据已上传至国家基因组数据中心 (https://bigd.
big.ac.cn/gsa，登录号：CRA003055)。 

1.5    差异表达基因的 qPCR验证

以试剂盒 Total  RNA Kit  II  (Omega公司)提
取拟南芥总 RNA；通过试剂盒 GoldenstarTM RT6
cDNA  Synthesis  Kit  (TsingKe公司 )反转录获得

cDNA。在 qPrimerDB数据库  (https://biodb.swu.

edu.cn/qprimerdb/) 中查询获得拟南芥基因特异的

qPCR引物 (表 1)[20]，分别以 MON1 和 TIP41 作

为 内 参 基 因 [21]。 qPCR反 应 使 用 2×TSINGKE
Master  Mix  (TsingKe公 司 )试 剂 ， 在 ABI7500
Real-time PCR System (Applied Biosystem公司)上
进行。反应使用两步法程序：95 ℃ 预变性 30 s；
95 ℃ 变性 5 s，60 ℃ 复性/延伸 30 s，共 40个循

 

表 1   qPCR 验证引物列表

Tab. 1    List of primers used for quantitative PCR
 

基因名称
gene name

引物名称
primer name

引物序列 (5′→3′)
sequence

STS (AT4G01970)
STS_qPCR_F CTCGAAATCAGAAGCGATGAAG

STS_qPCR_R ACATGTTGATCAACCCTAGAGG

GMS (AT3G01260)
GMS_qPCR_F AGCGATGTGATTTGGAGAGTTA

GMS_qPCR_R GTCACAGTGACTTCAAGTTTCC

PEN1 (AT4G15340)
PEN1_qPCR_F AGTAGAGGATGCAGCGAAAATA

PEN1_qPCR_R AACTCTATACGATGCTCGACTG

PAP7 (AT2G01880)
PAP7_qPCR_F GTGTGACTCAAGAGCTTGTAGA

PAP7_qPCR_R CAAGCAGTGATCATGTCCATTT

CCoAOMT7 (AT4G26220)
CCoAOMT7_qPCR_F GGTTGGTGGGATCATAGTGTAT

CCoAOMT7_qPCR_R AGGGTTGCTTTCTTGACTTCTA

TGA1 (AT5G65210)
TGA1_qPCR_F CAACGTCTAGACATCCCGATAA

TGA1_qPCR_R TTTCCAGTTGCTGAACATAAGC

PR1 (AT4G33720)
PR1_qPCR_F GATTCCAATACATGTGCATGGG

PR1_qPCR_R GACCATTGTTGCATCTCACTTT

TPS27 (AT3G25830)
TPS27_qPCR_F ACCTTCACCGTGGAACCATTGT

TPS27_qPCR_R AGACGGCTCTTCTTCTCATCATCA

MYC2 (AT1G32640)
MYC2_qPCR_F CGGATCAGGAGTACAGGAAAAA

MYC2_qPCR_R GAAAAACCATTCCGTATCCGTC

VSP1 (AT5G24780)
VSP1_qPCR_F GGAGACCTTGCATCTATACGAA

VSP1_qPCR_R CGTTTGGCTTGAGTATGAGATG

VSP2 (AT5G24770)
VSP2_qPCR_F CAAAGGACTTGCCCTAAAGAAC

VSP2_qPCR_R GTCTTCTCTGTTCCGTATCCAT

JZA9 (AT1G70700)
JZA9_qPCR_F CATGAGGTTAACGATGATGCTG

JZA9_qPCR_R GGCATGAAACTTGAAGTAGCAA

JZA10 (AT5G13220)
JZA10_qPCR_F TCAGTTTTCCAAGTGTCTCGTA

JZA10_qPCR_R TACCGAAAGATCTGTCTCCATC

POX1 (AT3G30775)
POX1_qPCR_F GAAGCGTTTATGAAGCTACTGG

POX1_qPCR_R ATGAGAGTTTGAAGTTCGGACT

AOC2 (AT3G25770)
AOC2_qPCR_F CTTCTACTTCGGAGACTATGGC

AOC2_qPCR_R TCATTAGCCAACCCTTTAAGGT

RFS2 (AT3G57520)
RFS2_qPCR_F TGTTCCATAGTCTACACCCAAC

RFS2_qPCR_R TATCACTGACATAGATTGCGCA

MON1 (AT2G28390)
MON1_qPCR_F CAATGGAGGTTTATTGCGTGAA

MON1_qPCR_R CTTCCTCTCTCTCCATCGTAAC

TIP41 (AT4G34270)
TIP41_qPCR_F TTTTGGCGAGAATGCATTAGTC

TIP41_qPCR_R TTGCTCCTGAATTTCCATTGTG
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2−∆∆Ct环。结果使用软件 SDS v2.0进行分析，以

法计算基因表达差异[22]。 

1.6    统计分析方法

统计分析使用 SPSS 13.0的 ANOVA方法。 

2   结果与分析
 

2.1    镁毒害抑制拟南芥叶绿素合成

由图 1可知：1.5 mmol/L MgCl2 处理组的叶

绿素含量与同时期 CK相比均没有显著差异，说

明不添加镁元素的液体 MS培养基浇灌处理可满

足拟南芥叶绿素合成的需求，而加入适量镁元素

(1.5 mmol/L)并没有显著促进拟南芥叶绿素的合

成，符合镁作为中量元素的生物学作用。镁毒害

处理组 (15 mmol/L MgCl2)的叶绿素含量均显著

或极显著低于 CK组 (P<0.05或 P<0.01)，说明过

量添加镁元素 (15 mmol/L MgCl2)可抑制拟南芥

叶绿素合成，对拟南芥形成毒害胁迫。 

2.2    镁毒害增加拟南芥对南方根结线虫的敏感性

由图 2可知：镁毒害处理组  (15  mmol/L
MgCl2)根内的雌成虫数为 36±8，根表形成的根

结数为 30±6，分别显著高于 CK处理的雌成虫数

(17±7)和根结数 (13±5)。
 

2.3    转录组测序揭示镁毒害引起的基因表达差异

挖掘转录组测序数据后共得到差异表达基因

70个，其中，表达上调的基因 48个，表达下调

的基因 22个。上、下调基因中分别有 8个基因

具有 KEGG注释信息 (表 2)。

8个表达上调基因分属 7个生物学过程：氨

基酸代谢、次级代谢产物生物合成、碳水化合物

代谢、辅酶因子和维生素代谢、萜类和多酮类化

合物代谢、信号转导以及环境适应。可以看出，

在感受到镁毒害胁迫信号后，拟南芥细胞启动了

碳水化合物、氨基酸、脂、维生素和次级代谢产

物等多个与正常营养生长和生物量积累相关的重

要代谢过程。但相关基因上调的结果可能不足以

回补镁毒害胁迫造成的不良影响，拟南芥仍然表

现出以叶绿素含量下降为标志的生长受抑制表型。

8个表达下调基因分属 4个生物学过程：氨

基酸代谢、碳水化合物代谢、脂类代谢和信号

转导。有别于上调基因较为分散地涉及多个生物

学过程，下调基因中有 5个基因 (MYC2、VSP1、
VSP2、JAZ9 和 JAZ10)同属于植物信号转导途径

中的茉莉酸信号传导相关通路 (ath04016和

ath04075)；而 AOC2 则属于茉莉酸生物合成通路

(ath00592)。这一结果与前述镁毒害胁迫下拟南芥

对南方根结线虫敏感性增加的结果相一致。研究

结果初步表明：茉莉酸在拟南芥与南方根结线虫

的互作中发挥着帮助植物抗线虫的生物学功能。

进一步通过 qPCR方法，分别使用 2个拟南

芥内参基因 MON1 和 TIP41 对具有 KEGG注释

信息的差异表达基因进行表达验证分析。结果

(图 3)显示：每个差异表达基因在经过双内参校

正后，其表达上、下调趋势相一致；与 CK相比

表达差异明显，与转录组测序数据吻合。荧光定

量 PCR的结果进一步佐证了镁毒害胁迫对拟南芥

茉莉酸生物合成和信号传导途径的影响。 
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图 1    镁毒害抑制拟南芥叶绿素合成

Fig. 1    Magnesium toxicity inhibiting the chlorophyll syn-
thesis in Arabidopsis
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注：“*” 表示与 CK组相比差异显著 (P<0.05)。
Note: “*” means significant difference with CK treatment (P<0.05).

图 2    镁毒害增加拟南芥对南方根结线虫敏感性的影响

Fig. 2    Effect of magnesium toxicity increasing on the sensit-
ivity of Arabidopsis to Meloidogyne incognita
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3   讨论

自然环境中，镁毒害是特殊生境下植物面临

的非生物胁迫，过量施用镁肥也会产生相应问

题。已有研究显示：镁毒害抑制拟南芥淀粉含量

和生物量积累[6]。在此基础上，本研究发现镁毒

害抑制拟南芥叶绿素合成。镁元素的一项重要生

物学功能即是参与植物细胞中叶绿素的生物合

成，而镁毒害胁迫反而抑制了该过程，预示着植

物对镁的吸收利用可能存在反馈抑制的机制。对

受镁毒害胁迫拟南芥材料进行转录组测序和 qP-
CR验证的结果进一步证明：在镁毒害胁迫下，

 

表 2   具 KEGG 注释的差异表达基因

Tab. 2    Differential expressed genes with KEGG annotations
 

基因编号
accession No.

基因名称
gene name FC log2FC

P值
P-value

通路编号
pathway No.

注释
description

上调基因
up-regulated gene

AT4G26220 CCoAOMT7 4.652 2.218 3.92×10−5

ath00941 黄酮类生物合成
flavonoid biosynthesis

ath00940 苯丙烷生物合成
phenylpropanoid biosynthesis

ath00945

芪类、二芳基庚烷类和姜酚生物合
成
stilbenoid, diarylheptanoid and
gingerol biosynthesis

ath00360 苯丙氨酸代谢
phenylalanine metabolism

AT3G01260 GMS 13.624 3.768 5.75×10−8
ath00052 半乳糖代谢

galactose metabolism

ath00010 糖酵解
glycolysis

AT4G01970 STS 6.626 2.728 7.05×10−5 ath00052 半乳糖代谢
galactose metabolism

AT4G15340 PEN1 8.977 3.166 4.42×10−5 ath00909
倍半萜和三萜生物合成
sesquiterpenoid and triterpenoid
biosynthesis

AT3G25830 TPS27 12.472 3.641 1.32×10−6 ath00902 类单萜生物合成
monoterpenoid biosynthesis

AT2G01880 PAP7 5.334 2.415 1.12×10−5 ath00740 核黄素代谢
riboflavin metabolism

AT4G33720 PR1 38.512 5.267 3.15×10−21

ath04016 MAPK信号通路
MAPK signaling pathway

ath04075 植物激素信号转导
plant hormone signal transduction

ath04626 植物—病原物互作
plant-pathogen interaction

AT5G65210 TGA1 2.319 1.213 1.03×10−5 ath04075 植物激素信号转导
plant hormone signal transduction

下调基因
down-regulated gene

AT3G57520 RFS2 0.324 −1.625 2.79×10−8 ath00052 半乳糖代谢
galactose metabolism

AT3G25770 AOC2 0.402 −1.316 9.52×10−5 ath00592 α-亚麻酸代谢
alpha-linolenic acid metabolism

AT3G30775 POX1 0.242 −2.048 7.86×10−6 ath00330 精氨酸和脯氨酸代谢
arginine and proline metabolism

AT1G32640 MYC2 0.342 −1.548 6.53×10−5
ath04016 MAPK信号通路

MAPK signaling pathway

ath04075 植物激素信号转导
plant hormone signal transduction

AT5G24780 VSP1 0.029 −5.103 6.44×10−7
ath04016 MAPK信号通路

MAPK signaling pathwayAT5G24770 VSP2 0.041 −4.603 1.65×10−5

AT1G70700 JAZ9 0.275 −1.861 5.16×10−5
ath04075 植物激素信号转导

plant hormone signal transductionAT5G13220 JAZ10 0.215 −2.216 1.47×10−5

注：FC. 2组样本表达量比值。

Note: FC. expression ratio of two groups of samples (fold change).
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拟南芥多个代谢相关基因显著上调，但相关基因

的上调表达并没有在表型上回补镁毒害产生的

影响。相关研究结果明确了过量施用镁肥并

不能如预期增产，反而会对植物生长产生不利影

响[23]。因此，合理施用镁肥，不论是从节约生产

成本和保护生态环境等角度，还是从促进植物正

常生长角度分析，都具有重要意义。

镁毒害增加了拟南芥对南方根结线虫侵染的

敏感性，同时还会干扰拟南芥茉莉酸生物合成和

茉莉酸介导防卫反应信号通路的信号传导，表明

了二者之间潜在的联系。茉莉酸是研究较为充分

的植物防卫反应相关激素[24]。已有研究表明：茉

莉酸在植物响应昆虫啃食、机械创伤和死体寄生

病原物过程中发挥作用[25]。对于茉莉酸在植物应

对根结线虫寄生过程中的作用，目前研究还存在

较大争议。研究报道显示：通过叶片喷施茉莉酸

类化合物−茉莉酸甲酯会诱导植物对根结线虫

的抗性[26-27]；而亦有研究发现：茉莉酸信号通路

是否完整是线虫侵染番茄的关键[28]。本研究结果

证明：在拟南芥与南方根结线虫互作过程中，茉

莉酸发挥了帮助植物抵抗线虫的生物学功能。综

上所述，镁毒害增加拟南芥对南方根结线虫的敏

感性，可能是镁毒害对拟南芥正常生长影响和干

扰茉莉酸介导防卫反应的综合作用，相关潜在作

用机理还有待深入研究。 

4   结论

镁毒害胁迫下，拟南芥叶片的叶绿素生物合

成受到显著抑制，同时，拟南芥植株对南方根结

线虫侵染的敏感性显著增加。转录组测序分析发

现：镁毒害胁迫下拟南芥多个代谢相关基因表达

显著上调，而 5个与茉莉酸生物合成或信号传导

相关的关键基因则显著下调。qPCR分析验证了

转录组测序的结果。本研究首次表明：镁元素参

与了茉莉酸介导的拟南芥对南方根结线虫的防卫

反应；镁毒害对拟南芥茉莉酸合成和信号通路的

干扰，增加了拟南芥对南方根结线虫的敏感性。
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图 3    qPCR 验证基因的表达

Fig. 3    qPCR verifications for differential expressed genes
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